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基于 高 通 量 测定 肉鸡 回肠 微生物 多 样 性 及 PICRUSt 基因 预测 分 析 

徐 帅 ARAB AS 周 梦 佳 ” 倪 学 勤 * m" He 
(四 川 农业 大 学 动物 医学 院 动物 微 生 态 研究 中 心 ， 成 都 611130) 
摘 ”要 : 本 试验 旨 在 研究 健康 肉鸡 回肠 的 微生物 群落 结构 及 功能 。 采 用 高 通 量 测序 技术 对 
15 只 鸡 的 回肠 内 容 物 进行 测序 , 按照 97% 的 相似 度 归 类 OTUs, 去 除 序列 数量 少 的 OTUs (n 
<2), 然后 进行 生物 信息 学 分 析 及 PICRUSt 基因 预测 。 结果 表明 : 1) 共 获得 424 062 条 tags, 
并 归 类 于 1 002 个 非 单 OTUs, 样品 平均 tags 为 (28 27148 855) 条 , 平均 OTUs 为 (261+82) 
个 。2) 所 有 样品 共 含 有 20 Mal], 160 个 菌 属 。 其 中 ， 共 享 核心 菌 门 4 个 ,分 别 是 厚 壁 菌 
门 (85.35%), EERI] (6.09%), WMR] (2.15%) 和 放 线 菌 门 〈0.16% )。 共 享 核心 菌 
属 19 个 ， 占 样品 总 微生物 总 量 的 93.75%。3) 鸡 回 肠 预 测 得 出 328 个 功能 。 从 前 20 功能 热 
图 可 知 , 各 样品 的 效能 存在 差异 。 由 此 可 见 , 鸡 回肠 微生物 群落 复杂 , 但 主要 菌 群 相 对 稳定 。 
本 试验 为 进一步 研究 鸡 回肠 微生物 群落 结构 与 功能 提供 参考 依据 。 
关键 词 : 肉鸡 ; 回肠 ; 高 通 量 测序 ， 核 心 菌 群 ，PICRUSt 
中 图 分 类 号 : S811.6 
鸡 的 肠 道 是 一 个 巨大 的 生态 系统 , 肠 道 微生物 对 鸡 的 营养 、 免 疫 等 功能 有 着 重要 的 影响 。 
鸡 肠 道 的 不 同 部 位 具有 不 同 的 作用 , 其 中 回肠 是 营养 物质 吸收 的 关键 部 位 ， 且 微生物 多 样 性 
较 高 被 人 们 广泛 关注 帆 。 鸡 肠 道 微生物 多 样 性 的 研究 方法 有 很 多 ,早期 主要 采用 传统 培养 的 
方法 外 ,但 肠 道中 厌 氧 细菌 居多 ， 因 此 大 量 微 生物 未 被 分 离 培养 。 随 着 分 子 指纹 图 谱 方 法 的 
出 现 ， 如 末端 限制 性 片段 长 度 多 态 性 申 (C terminal-restriction fragment length 
polymorphism,T-RFLP ) 4) fr . 4E Tk B6 BE E e E DK U! ( denaturing gradient gel 


Bi 


electrophoresis DGGE ) il W FE 6 Æ XE Hz HA vk 5! ( temperature gradient gel 
electrophoresis, TTGE), 使 一 些 大 氧 细 菌 能 够 在 RNA 水 平 上 被 检测 , 但 研究 技术 的 局 限 使 获 
得 的 信息 量 少 且 不 够 深入 。 近 年来, 高 通 量 测序 技术 因 其 准确 性 高 、 快 速 和 信息 量 大 等 优点 ， 
被 广泛 的 应 用 于 人 SI、 林 麻 中、 兔子 外 等 的 微生物 研究 中 。 但 是 ， 利 用 高 通 量 测序 技术 对 健 
康 鸡 回肠 微生物 进行 研究 , 在 国内 鲜 有 报道 .本 试验 通过 Tlumina MiSeq 平台 进行 Paired-end 
测序 ， 快 速 、 全 面 地 测定 健康 鸡 回肠 微生物 并 通过 KEGG (kyoto encyclopedia of genes and 
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genomes) 数据 库 进 行 PICRUSt (phylogenetic investigation of communities by reconstruction of 
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unobserved states) 基因 预测 ， 揭 示 肠 道 菌 群 在 回肠 中 的 作用 ， 为 进一步 研究 鸡 回肠 微生物 
的 结构 与 在 肠 道 中 的 功能 提供 参考 依据 。 
1 材料 与 方法 
1.1 试验 动物 与 饲养 管理 

选取 15 REBIER 1 日 龄 健康 科 宝 500 肉鸡 〈 购 于 成 都 温江 正大 有 限 公 司 )， 饲 养 
21 d。 饲 养 条 件 为 24 h 光照 ， 自 由 采 食 和 饮水 ， 试 验 饲 粮 为 玉米 (51.64%)、 豆 粕 (39.60%)、 
菜 籽 油 (4.30%)、 磷 酸 所 钙 (1.85%)、 碳 酸 钙 (1.30%)、PD 太 蛋氨酸 (0.20%)、 食 盐 (0.40%)、 胆 碱 
(0.18%)、 多 维 (0.03%) 和 微量 元 素 预 混 料 (0.50%)， 每 天 观察 鸡 群 的 采 食 、 饮 水 与 健康 情况 。 
1.2 样品 采集 

试验 第 22 天， 将 15 只 鸡 处 死 ， 取 鸡 回肠 内 容 物 ， 分 别 编号 为 HI~H15， 迅 速 放 置 液 氮 
中 保存 ， 然 后 放 入 一 80 "CURAE HAE. 
1.3 细菌 总 DNA 的 提取 

取 鸡 回肠 内 容 物 样品 〈100+10) mg, H OmegaD40-15 凑 样 试剂 盒 ， 按 操作 手册 要 求 
um 提取 总 DNA， 存 放 于 一 30 'C 冰 箱 中 备用 。 
= LA 基于 16S rRNA 的 V4 区 细菌 样品 检测 、 文 库 建立 及 上 机 测序 
s DNA 样品 送 至 中 国 科 学 院 成 都 生物 研究 所 检验 、 测 序 ， 利 用 lumina MiSeq 平台 进行 
ag Paired-end 测序 ， 对 样品 16S rRNA 的 V4 区 建立 文库 并 上 机 测序 。 有 具体 操作 如 下 : 选择 16S 
| rDNA 的 V4 区 作为 目的 扩 增 区 域 , 用 引物 对 515F/806R 目的 片段 进行 扩 增 。 根 据 PCR 产物 
浓度 进行 等 量 混 样 ， 充 分 混 匀 后 使 用 2% 的 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 PCR 产物 。 对 目的 条 带 使 用 
E.Z.N.A.™ Z =] ff} Gel Extraction Kit 凝 胶 回 收 试剂 盒 切 胶 回 收 . 用 纯化 后 的 样品 基于 Inumina 
MiSeq 平台 Paired-end 测序 技术 建立 文库 ， 并 进行 测序 。 
1.5 数据 分 析 

测序 数据 利用 FastQC 软件 评价 测序 的 数量 和 质量 ， 通 过 perl 脚本 去 除 连续 低 于 20 的 
碱 基 以 及 顺序 掉 转 的 reads， 在 Mothur 1.31.2 中 将 处 理 后 的 数据 合并 成 一 条 一 条 完整 的 目的 
片段 ， 利用 Usearch 7.0.1001 BPAY a BIR API, AH Qiime 1.8.0 GIFA PRAM 
的 数据 ， 并 将 数据 按照 uclust 算法 将 序列 相似 性 >97% 的 OTUs(operational taxonomic units) 
进行 OTUs 聚 类 00， 同 时 去 掉 序 列 数 少 的 OTUs COTUs 中 序列 数 <2 )。 
通过 Qiime 1.8.0 对 每 个 样品 进行 物种 分 类 ， 并 统计 信息 Q01。 基 于 样品 OTUs 数量 与 测 
试 的 深度 变化 的 关系 , 通过 不 同 生物 信息 学 算法 计算 alpha 多 样 性 (样品 内 部 的 生物 多 样 性 )， 
并 绘画 稀释 曲线 。 进 行 物 种 注释 和 核心 菌 群 分 析 ， 统 计 各 水 平 信息 ， 按 照样 品 规定 最 低 比 例 
与 OTUs 数目 之 间 的 关系 制作 核心 菌 群 数量 变化 曲线 图 , 通过 软件 制作 门 水 平 所 有 样品 共同 
含有 的 核心 菌 门 百 分 含量 热 图 ， 在 属 水 平 制作 所 有 样品 共同 含有 的 核心 菌 属 柱状 图 。 通 过 
KEGG 数据 库 进 行 PICRUSt 基因 预测 ， 利 用 软件 R 3.1.1 根据 数量 排列 前 20 的 预测 结果 种 
作 基 因 预 测 热 图 。 通 过 SPSS 19.0 进行 标准 误 计算 。 


AL 


2 


201711.01415v1 


chinaXiv 


2 BRAD 


2. 各 样品 序列 及 OTUs 信息 
本 研究 基于 lumina 高 通 量 测序 技术 对 15 只 健康 鸡 的 回肠 内 容 物 菌 群 V4 


按照 97% 的 相似 度 对 OTUs i 


共 获 得 424 062 条 tags， 被 归 类 于 1002 个 OTUs， 样 品 平均 tags 为 (28 27148 
均 OTUs W (261482) 个 。 其 中 ，tags 数量 最 高 的 是 样品 H7， 最 低 的 是 HS. 
含量 最 高 的 是 Hl1， 最 低 的 是 H8， 相 差 328 个 OTUs. 
2.2 Alpha 多样 性 分 析 

采用 alpha 多 样 性 指数 对 各 样品 的 丰富 度 和 多 样 性 进行 比较 。 从 图 1 可 以 看 出 ， 物 种 观 
察 指数 稀释 曲线 随 着 测试 深度 的 不 断 加 深 逐 渐 增 加 , 但 没有 达到 饱和 ,说明 虽然 大 多 数 菌 群 
被 覆盖 ， 但 仍 有 少量 细菌 未 被 测 出 。Alpha 多 样 性 指数 CK 1) 表明 ， 样 品 Hl 的 物种 丰富 
度 和 多 样 性 相对 较 高 。 


条 tags。OTUs 


抽取 的 OTUs 数 


Number of observed OTUs 
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2716 5422 8128 10834 13540 16246 18952 21658 24364 27070 
抽取 样品 的 序列 


Sequences of sample 


1 观察 指数 稀释 曲线 


Fig.l Rarefaction curves of observed species 
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区 进行 测序 ， 


行 归 类 ， 去 除 序列 数量 少 的 OTUs (OTUs 中 序列 数 二 2) 后 ， 


855) 条 ， 平 
相差 35 100 


—H1 
——H2 
— H3 
一 -一 H4 
——H5 
—— H6 
——H7 
——H8 
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——H10 
一 -一 H11 
——H12 
一 一 H13 
一 一 H14 
H15 


#1 Alpha 多 样 指数 
Table 1 Alpha diversity indices 


JE 样品 编号 Sample number 标准 误 
Item HI H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 H14 H15 Standard error 
ACE 656.06 558.81 474.92 420.47 339.53 551.91 312.78 244.45 505.48 427.40 377.50 542.01 389.04 467.70 602.14 29.52 
Shannon 3.93 3.45 2.83 2.69 2.30 3.82 0.81 2.36 2.56 2.63 2.56 2.63 2.80 2.48 3.21 0.19 
Simpson 0.82 0.83 0.73 0.74 0.63 0.86 0.20 0.61 0.70 0.74 0.75 0.67 0.58 0.62 0.80 0.04 


2.3 ”物种 注释 
在 门 水 平和 属 水 平 对 样品 进 
样品 中 微生物 主要 为 细菌 


门 水 平 含 


ASHE VR 


拟 杆菌 门 (Bacteroidetes) 平均 含 


属 水 平 含量 大 于 1% 的 菌 属 共 
链球 菌 属 (Streptococcus) FIJE 


肠 球菌 属 (Enterococcus) FIJE 


门 (Proteobacteria) 平均 含 


进行 物种 注释 分 析 。15 个 样品 共 获 得 20 7 ERIT 1. 160 个 菌 属 。 


， 占 所 有 微生物 的 99.54%， 其 余 为 古 生 落 和 未 被 归 类 的 微生物 。 
EKT 0.1% 有 5 个 菌 门 , 分 


) 别 为 : 厚 壁 菌 门 含量 为 89.8396, 
量 为 6.28%， 蓝 细菌 门 《Cyanobacteria ) 平均 含量 为 2.16%， 


(Firmicutes) 平均 


ÆN 1.08%, WKI] (Actinobacteria) 平均 含量 为 0.16%。 
CH 8 个 ， 乳 杆菌 属 (Lactobacillus) 平均 含量 为 76.77%， 
含量 为 2.29%, 乳酸 乳 球菌 (Lactococcus) FIJE ÆN 2.14%, 


量 为 1.36%，Solibacillus 属 平均 含量 为 1.07%。 其 余 3 种 在 


属 水 平 未 被 命名 ， 


分 别 归 属于 肠 杆 菌 科 CEnterobacteriaceae) 平均 含量 


为 5.22%， 消 化 链球 


菌 科 〈Peptostreptococcaceae ) 平均 含 


HW 2.83%, Streptophyta 平均 


BBA 2.1596. 


2.4 核心 菌 群 分 析 


核心 戎 群 是 基于 OTUs 通过 Qiime 1.8.0 软件 筛选 、 统 计 ， 获 得 存在 于 样品 规定 最 低 百 
分 含量 中 所 含 的 OTUs， 然 后 按照 各 分 类 水 品 进行 分 类 。 表 2 为 样品 规定 最 低 比例 与 OTUs 
数目 之 间 的 关系 表 。 从 表 中 可 以 看 出 ， 随 着 样品 规定 最 低 比 例 的 增加 ， 共 同 OTUs 的 数目 呈 
阶梯 形 减 少 。 当 样品 规定 最 低 百 分 含量 为 30% 时 ， 共 含有 146 个 OTUs。 规 定 最 低 百 分 含量 
为 100% 时 ，OTUs 为 30 ^. 
表 2 最 低 百 分 含 量 与 OTUs 数目 之 间 的 关系 
Table 2 Relationship between the minimum percentage and the number of OTUs 
最 低 百 分 含量 The 
minimum percentage 50% 55% 60% 65% 70% 75% 80% 85% 90% 95% 100% 
OTUs 数目 The 
number of OTUs 146 109 109 91 79 65 65 53 42 30 30 
在 门 水 平 上 ， 共 享 核心 菌 门 共 有 4 个 ， 按 含量 从 高 到 底 分 别 为: 厚 壁 苗 门 (Firmicutes) 


[^ 
平均 含量 为 85.35%, 变形 菌 门 (Proteobacteria ) 平均 含量 为 6.09%, YE 2H ba ] (Cyanobacteria) 
平均 含量 为 2.15%， 放 线 菌 平均 含量 为 0.16%。 通 过 表 3 可 以 看 出 ， 除 
样品 H13 中 的 厚 壁 菌 门 、 变 形 菌 门 和 样品 HII 中 厚 壁 菌 门 外 , 样品 在 门 水 平 的 差异 性 较 小 。 
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Table 3 The percentage of shared core microbiome phylum 
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1.22 


1.48 


0.13 


H5 


95.44 


0.99 
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样品 编号 Sample number 


H6 H7 H8 H9 


88.30 99.26 89.80 93.74 


3.07 0.23 0.33 1.85 


497 021 0.87 2.56 


0.47 0.02 0.04 0.14 


H10 


97.30 


0.49 


0.63 


0.04 


H11 


63.91 


0.60 


0.28 


0.04 


H12 


92.23 


1.85 


2.73 


0.16 
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H13 


15.66 


64.40 


0.32 


0.08 


H14 


96.59 


1.16 


0.46 


0.15 
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85.93 


8.86 


0.99 


0.13 


标准 误 


Standard error 
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4.20 


0.55 


0.03 
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在 属 水 平 上 ， 共 享 核心 菌 属 共有 19 个 ， 分 别 为 乳 杆 菌 属 (Lactobacillus) 平均 含量 为 
76.77%, SEPRE (Streptococcus) 平均 含量 为 2.29%, FLRILER (Lactococcus) FIJE 
量 为 2.14%， 肠 球菌 属 (Enterococcus) 平均 含量 为 1.36% Solibacillus 属 平均 含量 为 1.07%， 
芽孢 杆菌 属 (Bacillus) 平均 含量 为 0.96%， 假 单 钨 菌 属 (Pseudomonas ) 平均 含量 为 0.33%， 
杆菌 属 (Lysinibacillus) 平均 含量 为 0.10%，Ewingella 属 平均 含量 为 0.05%，Brochothrix 属 
平均 含量 为 0.04%， 明 串珠 菌 属 (Leuconostoc) 平均 含量 为 0.04%，Enhydrobacter 属 平 均 含 
量 为 0.03%， 其 余 7 种 细菌 在 属 水 平 未 被 分 类 ， 其 总 共 占 样品 微生物 的 含量 为 8.57%。 共 享 
核心 菌 属 占 样品 总 微生物 的 93.75%。 共 享 核心 菌 属 物种 注释 柱状 图 (图 2) 表明 ， 虽 然 这 
些 菌 属 是 各 样品 共同 含有 ， 但 其 百 分 含 量 在 各 样品 中 差异 较 大 ， 其 中 样品 H13 与 其 他 样品 


100% 7 
So E Enhydrobacter 
0 
8096 E Leuconostoc 
0 
70% 国 Brochothrix 
o A 
E T 60% B Ewingella 
a 2 50% B Lysinibacillus 
* 8 40% m Pseudomonas 
Er + 
E 30% Bi Bacillus 
20% E Solibacillus 
10% E Enterococcus 
0% B Lactococcus 
H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 H14 H15 


E Streptococcus 
样品 编号 
Number of sample 


B Unknow 


国 Lactobacillus 
图 2 核心 菌 属 柱状 图 
Fig.2 Core microbiome genus histogram 
2.5 PICRUSt 基因 预测 
PICRUSt 是 通过 微生物 群落 的 丰富 度 与 数据 库 比 , 从 而 在 不 可 观测 的 情况 下 推测 出 生物 
群落 的 功能 信息 。 结 果 获 得 328 个 预测 的 功能 ， 数 量 前 20 的 功能 分 别 为 转运 和 蛋白、 一 般 功 
能 预测 、ABC 转运 体 、DNA 修复 和 重组 蛋白 、 核 糖 体 、 味 叭 代谢 、 蛋 白 酶 、 喀 啶 代谢 、 转 
录 因 子 、 染 色 体 、 氢 基 糖 和 核 童 酸 糖 代 谢 、 未 知 功能 、 双 组 分 系统 、 核 糖 体 生 物 合成 、 糖 酵 
解 / 糖 异 生 、 其 他 离子 偶 联 转运 蛋白 、 氮 酰 tRNA 生物 合成 、 磷 酸 转移 酶 系统 、DNA 复制 蛋 
白 和 分 泌 系 统 。PICRUSt 基因 预测 热 图 (图 3) 结果 表明 ， 各 样品 的 效能 存在 一 定 差异 。 
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3 PICRUSt 基因 预测 聚 类 热 图 
Fig.3 Heatmap of PICRUSt gene predicted function 

3 讨 论 

本 试验 通过 16S rRNA V4 区 基因 扩 增 子 技术 , 在 Illumina Miseq 测序 平台 上 对 健康 鸡 的 
回肠 菌 群 进行 高 通 量 测序 。 与 以 往 的 肠 道 微生物 检验 方法 相 比 , 高 通 量 测序 具有 检测 数据 完 
整 性 好 、 测 量 快 速 、 测 定 信 息 量 大 等 优点 (2-131。 

15 只 健康 鸡 回肠 微生物 的 种 类 和 数量 不 完全 相同 ， 可 能 由 个 体 身 体 状况 、 饮 食量 等 试 
验 样品 本 身 差异 造成 。Alpha 稀释 曲线 是 否 达 到 平台 期 ， 可 以 反映 测试 样品 是 否 达 到 了 测试 
深度 ， 即 样品 测试 是 否 足以 覆盖 所 有 微生物 ， 通 过 alpha 稀释 曲线 可 以 看 出 高 通 量 测序 并 没 
有 完全 和 覆盖 所 有 菌 群 ， 测 试 结果 具有 一 定 的 随机 性 。 研 究 表 明 ， 肠 道 微生物 的 种 类 和 数量 与 
刚 出 生 的 环境 有 关 ， 出 生 环境 也 可 能 是 造成 差异 的 原因 0。 即 使 严格 控制 饲养 环境 做 重复 
试验 ， 鸡 的 肠 道 微生物 测试 结果 仍然 会 出 现 差异 05。 本 次 试验 重复 数 多 达 15 个 ， 且 检测 结 
果 覆 盖 了 大 多 数 的 菌 种 ， 所 以 本 次 试验 具有 较 好 的 代表 性 。 

共享 核心 菌 群 与 物种 注释 相 比 , 其 归 类 依据 在 物种 分 类 水 平 上 更 高 , 所 以 在 统计 样品 微 
生物 百 分 含量 时 更 加 准确 ,代表 性 更 强 。 通 过 物种 注释 可 以 看 出 ,含量 排 在 前 五 的 门 分 别 是 
厚 壁 菌 门 、 变 形 菌 门 、 蓝 细菌 门 、 拟 杆菌 门 和 放 线 菌 门 ， 与 Shaufi 等 03I 人 的 研究 结果 相似 。 
共享 核心 菌 群 比较 , 除 蓝 细菌 门 外 , 其 他 菌 门 都 是 共享 核心 菌 门 。 从 菌 门 百 分 含量 可 以 看 出 ， 
共享 核心 菌 门 中 菌 门 百 分 含量 小 于 物种 注释 中 的 百 分 含量 。 以 厚 壁 菌 门 为 例 , 厚 壁 菌 门 是 健 
康 鸡 的 回肠 中 舍 量 最 多 的 菌 群 。 厚 壁 菌 门 在 肠 道 或 凑 便 中 作为 主要 苗 门 在 猫 09、 狗 0 、 马 08l 
等 动物 中 也 有 报道 。 据 报道 , 厚 壁 菌 门 与 粗饲料 的 消化 有 关 , 鸡 作为 以 植物 为 主要 食物 禽类 ， 
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FEE Pal DOYS Ee SRA OIC TS BOTE FH « PERE B o ERE VAL TIA 89.83%, Eo 
菌 群 中 显示 其 含量 为 85.35%， 两 者 相差 4.48% 。 造 成 差异 的 原因 是 物种 注释 中 归于 厚 壁 菌 
门 的 OTUs 并 非 所 有 样品 都 含有 。 由 此 可 见 , 利用 共享 核心 菌 群 分 析 百 分 含量 其 更 准确 , 但 
受 个 体 差异 影响 更 大 。 通过 共享 核心 菌 门 百 分 含 量 表 可 知 , 不 同 个 体 门 水 平 微生物 百分比 差 
异 较 小 。 在 属 水 平 上 , 物种 注释 和 共享 核心 菌 属 在 含量 高 的 菌 属 中 差异 不 大 ， 因 为 两 者 归 类 
参照 的 物种 分 类 水 平 更 相似 。 但 定量 上 看 , 物种 注释 在 属 水 上 显示 共 含有 160 个 属 , 而 共享 
核心 菌 属 仅 有 19 个 ， 造 成 差异 的 原因 是 样品 个 体 差异 影响 。 但 共同 含有 的 核心 菌 属 在 样品 
微生物 总 量 的 93.75%， 已 经 表现 了 样品 的 大 多 数 微生物 。 本 次 试验 测 得 到 的 共享 核心 菌 种 
与 周 小 娟 等 09 研 究 北京 油 鸡 和 艾 拔 益 加 肉鸡 回肠 优势 菌 种 的 结果 存在 差异 , 大 肠 埃 希 菌 和 凑 
链球 菌 并 不 是 优势 菌 种 。 造 成 差异 的 原因 除 饲养 环境 、 肉 鸡 品种 和 研究 方法 不 同 外 ， 也 可 能 
是 饲 粮 配方 不 同 造成 的 差异 。 研 究 表明 ， 饲 粮 的 种 类 不 仅 对 鸡 的 健康 和 代谢 有 影响 Po0， 而 
且 可 以 改变 鸡 的 肠 道 微生物 2L22。 从 核心 菌 属 柱 状 图 可 以 看 出 , 样品 之 间 菌 属 含量 差异 较 大 ， 
此 结果 与 Buffie $23), Gulino 等 2 研究 动物 肠 道 菌 群 的 结果 相似 。 
肠 道 中 微生物 的 对 免疫 功能 、 营 养 物质 的 吸收 、 甚 至 酶 的 代谢 作用 等 有 一 定 的 影响 2 。 
研究 表明 ， 人 类 肠 道中 微生物 异常 可 以 导致 过 敏 、 肥 胖 和 糖尿 病 等 上 5。 由 此 可 见 ， 肠 道 微 
生物 对 机 体 的 生理 功能 有 一 定 的 影响 。PICRUSt 将 不 可 视 的 微生物 , 通过 与 数据 库 比 对 和 生 
N 物 功 能 联系 起 来 。 PICRUSt 基因 预测 表明 , 鸡 回肠 微生物 与 分 子 和 蛋白 质 的 生成 和 代谢 等 基 
础 生命 功能 有 关 。PICRUSt 基因 预测 热 图 显示 ， 相 同 功 能 各 样品 间 热 图 颜色 有 变化 ， 说 明 各 
样品 虽然 都 具有 相同 的 功能 , 但 是 由 于 每 个 样品 中 所 含 微生物 的 种 类 和 数量 有 区 别 , 所 以 各 
样品 的 效能 存在 差异 。 这 与 测定 样品 tags 和 OTUs 的 结果 吻合 。 
4 结 论 

CD 15 只 健康 鸡 回 肠 共 获得 424 062 条 tags 和 1 002 个 非 单 OTUs, 样品 平均 tags 为 (28 
27148 855) 条 ， 平 均 OTUs Jy (261482) 个 。 

© 通过 物种 注释 和 核心 菌 群 比较 可 知 ， 两 者 在 种 类 和 含量 上 存在 差异 。 

© 样品 个 体 间 菌 群 百 分 含 量 在 门 水 平 差异 不 大 ， 但 在 属 水 平 存在 一 定 差 异 。 

O 各 样品 的 效能 差异 ， 可 能 与 样品 菌 群 含量 和 种 类 有 关 。 
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Analyzing of Ileum Microbial Diversity of Chickens by High-Throughput Sequencing and 
PICRUSt Predicted 
XU Shuai LIN Yicen ZHOU Mengjia NIXueqin" ZENG Dong" ZENG Yan 
(Animal Microecology Institute, College of Veterinary Medicine, Sichuan Agricultural 
University, Chengdu 611130, China) 

Abstract: The aim of this study was to analyze the composition and function of ileum microbial 
community of healthy chickens. The samples of ileum contents of 15 chickens were investigated 
by high-throughput sequencing. OTUs were picked with a 97% similarity threshold and the 
sequences less than two in all samples were removed. Than the results were analyzed by 
bioinformation software and PICRUSt functional profiles. The results showed as follows: 1) a 
total of 424 062 tags were assigned to 1 002 non-singleton OTUs from all samples. Each sample 
had (28 271+8 855) tags and (261482) OTUs on average. 2) In total, 20 phyla and 160 genera 
were detected, and 4 shared core phyla were contained in all samples. They were Firmicutes 


(85.35%), Proteobacteria (6.09%), Cyanobacteria (2.15%) and Actinobacteria (0.16%). Nineteen 
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shared core genera were contained in all samples, which consisted 93.75% of the overall bacteria 
community. 3) Three hundred and twenty-eight functions were detected in all ileum samples. 
Heat-map of the first 20 functions showed that there were some differences in efficiency of each 
sample. Therefore, our research reveals that the chicken ileum is complex for the phylogenetic 
diversity of the microbial communities, but the main microbial communities are relatively stable. 
The findings of this study will provide basic information and lay the foundation of the research in 
composition and function of the microbiota of chicken ileum. 


Key words: chicken; ileum; high-throughput sequencing; core-microbiome; PICRUSt 
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